
ผลการทดลอง

ผลการทดลองประกอบด้วย 2 ส่วนคือ

1. แผ,นภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน

2. โครงข่ายประสาทเทียม

แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน

โครงการน้ีได้ทำการสร้างโปรแกรมสำหรบสร้างแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน 

โดยท่ีทำงานบนระบบปฏิบ้ติการ MS Windows ดังรูป

รูปที 4.1 รูปแสดงโปรแกรมสร้างแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน
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ทำการสร้างนผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน จากลำดับของกรดอะมิโนชงมาจาก

โปรตนทํฮอมอโลกัสกัน และมี sequence identity ต่างๆกัน จำนวน 30 คู่ดังน

เอ of Sequence Protein

PDB inentity(%)

1poh 35.29 Phosphotransferase (E. coli)

1ptf Phosphotransferase (ร. faecalis

1nhk_R 43.7 Nucleoside Diphosphate Kinase (M. xanthus

1ndc Nucleoside Diphosphate Kinase (D. discoideum)

1bpt 44.64 Pancreatic Trypsin Inhibitor (BPTI) (B. taurus

1aap_A Plnh. Domain Of Alzheimer’s Protein (H. sapiens)

5pal 44.86 Parvalbumin (T. semifasciata)

1omd Oncomodulin (R. norvegicus)

1pza 45.00 Pseudoazurin (A. faecalis)

1pmy Pseudoazurin (M. extorquens)

1thb_B 45.21 Hemoglobin (H. sapiens)

1pbx_B Hemoglobin (P. bernacchii)

5hvp_B 48.48 HIV-1 Protease (HIV Type 1)

1 ivp_A HIV-2 Protease (HIV Type 2)

2sam 51.52 SIV-1 Protease (SIVType 1)

4phv_B HIV-1 Protease (HIV Type 1)

2cro 52.38 Cro Protein (Phage 434)

2or1_L Repressor (Phage 434)

1crb 56.39 Cellular Retinol Binding Protein (R. rattus)

1opb_C Cellular Retinol Binding Protein II (R. rattus)

1fkf 57.01 Fk-506 Binding Protein (H. sapiens)

1 yat Fk-506 Binding Protein (ร. cerevisiae)
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1pva_A 62.04 Parvalbumin (E. lucius)

1cdp Pan/albumin (C. carpio)

2ycc 62.14 Cytochrome c  (ร. cerevisiae)

5cyt_R Cytochrome c  (T. alalunga)

1arz_A 63.28 Azurin (Pseudomonas aemginosa)

1 aiz_A Azurin (Alcaligenes denitrificans)

1mrj 65.04 Alpha-trichosanthin (T. kirilowii maxim)

1mom Momordin (M. charantia)

lead 66.67 Rubredoxin (P. furiosus)

8rxn_A Rubredoxin (D. vulgaris)

1tad_B 69.35 Transducin-alpha (B. taurus)

1gia Gi Alpha 1 (R. rattus)

1has_A 72.63 Human Class I HSA (H. sapiens)

1vaa_A MHC Class I (M. musculus)

1gbt 73.09 Beta-trypsin (B. taurus)

1 brc_E Trypsin Variant (R. rattus)

1bab_B 73.29 Hemoglobin Thionville (H. sapiens)

1fch_G11 Hemoglobin (H. sapiens)

1 dhf_A 75.27 Dihydrofolate Reductase (H. sapiens)

1dr7 Dihydrofolate Reductase (G. gallus)

1hna 75.58 Glutathione S-transferase (H. sapiens)

3gst_B Glutathione ร-transferase (R. rattus)
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1 ala 77.85 Annexin V (G. gallus)

1avr Annexin V (H. sapiens)

1 bra 79.82 Trypsin (R. rattus)

1 mct_A Trypsin (ร. scrofa)

4p2p 84.17 Phospholipase A2 (ร. scrofa)

2bpp Phospholipase A2 (ธ. taurus)

1351 86.82 Lysozyme (M. gallopavo)

1 hhl Lysozyme (N. ทาeleagris)

1ovb 90.57 Ovotransferrin (Duck)

1nnt Ovotransferrin (G. gallus)

2lal_A 92.27 Lentil Lectin (L. culinaris)

2ltn_A Pea Lectin (P. sativum)

2chf 97.62 Chey (ร. typhimurium)

1chn Chey (E. coli)

1 etb_1 98.31 Transthyretin (H. sapiens)

1ttc_A Transthyretin mutant (H. sapiens

ตารางท ี 4.1 ตารางนสดงลำด ับของอะมโบท ีนำมาทดสอบนอกตาม sequence 

indentity (Hooft R.W.W., Rodriguez R., Sander c . and Vnend G. 1998.)

นำมาสร้างแผนภูม 2 ม่ตเพึ่อทำการเปรียบเทียบ ได้ดังน

ห มาอเหต ุ ขอแสดงผลบางส่วนเนึ่องจากลำดับของกรดอะมํโนบางคู่ม่ขนาดยาวมากทำ 

ให้ไม่สะดวกในการแสดงผล



sequence identity 35.29 %

1.1 Phosphotransferase (E. coli)

WF ogevn T APNGLHTRPAAQFVKEAKGPTS e  TVTS HGKS AS AKS LFKL QTL GLT QGTwri ร AEGEDEQKAVEHL VKLhABLE

raXKEFH VAST (3 HARPATLLVQT AS KFNS M NLEYKGKS VHLKSI frGVHSLOTGQGEDVn TVDGADEAEGtfAAI VETLQKECLAE

1.2 Phosphotransferase (ร. faecalis )

ร ูปท ี่ 4.2 แผนภ ูม  2 ม ิต ิของกรดอะม ิโน  ของ Phosphotransferase ของ E. coli 

ก ้บ  ร. faecalis
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sequence identity 57.10 %

3.1 FK-506 Binding Protein (H. sapiens)

G V Q V E T I ร  P  G D G R T F P K R G Q T  r W H Y T  G K L E D G K K F C S  ร  R D R M ^ P F K F M  G K Q E V I R G V B E G V A Q R S V G Q R A K L T I S P D Y A Y O A T G H P G IIP P H A T L V F D V E L L K L E

S E V IE Q H V K ID R I ร p O D Q A ry P K T Q D L  v r i  H Y T O T L E H G Q K F IS S  V D R O B P FQ C N I DVtJOVI K OW >V (S P K L S V Q E K A R L T I P aP Y A Y G P R O F P O L I P P N S T L W D V E L L K V N

3.2 Fk-506 Binding Protein (ร. cerevisiae)

ร ูปท ี่ 4.4 แผนภ ูม  2 ม ิต ิของกรดอะม ิโน  ของ FK-506 Binding Protein ของ 

H. sapiens m j ร. cerevisiae
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sequence identity 97.62 %

4.1 Chey (ร. typhimurium)

A D K E L K F L W D I > ? ร T N K R I  W H L L K E L G F l W Ï E E f f i D O V D A L M C L Q A a C Ï G F I  I  S t » M B P H M ) G L E U . B t I  R J Œ S J I l r S A L r ï L i r e T A t A K K E m  A M ( ) A a > S  t S Y T O K P F T A r t L E E K L W t l  F E K L G M

F E K H K F I V S D D F S T M Î I I  V B H L L K E L G F I W V E E A E D G V D . M - » ! Q A a c r r a r V I  ร  O T H l p M f f i O L E L L K T I  E A W M l S > l P W . K v r i E A K K E H I  I A A A Q A Q A S  เ ท พ K P F T J l A r i n X L H H  F Z K L C H

4.2 Chey (E. coli)

ร ูปท ี่ 4.5 แผนภ ูม ิ 2 ม ิต ิของกรดอะม ิโน  ของ Chey ของ ร. typhimurium ก ับ

E. coli
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ผลการทดลอง
1. จากแผ'นภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน ที่สร้างลำดับของกรดอะมิโนซึ่งมาจากโปรตีนที่ 

ฮอมอโลดัสกันจากโปรตีนจำนวน 30 คู่พบว่า แต่ละคู่ให้แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนที่ 

คล้ายกันหรือเหมือนกัน

2. จากที่แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน จากลำดับของกรดอะมิโนซึ่งมาจากโปรตีนที่

มื sequence identity ต่างๆกันตั้งแต่ 35เปอร์เซ็นต์ - 98เปอร์เซีนต์พบว่าแผนภูมิ 2 มิติ 

ของกรดอะมิโนสามารถใช้ทดสอบฮอมอโลยีของโปรตีนได้ น้ันคือ ใน'โปรตีน'ท่ีฮอมอ'ใส 

กัสกัน ยังคงให้แผนกาพ 2 มิติของกรดอะมิโนที่คล้ายกัน

ทำการทดลองสร้างแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนซึ่งมืซ่องว่างแบ่งเป็น 2 แบบคือ 

1 ซ่องว่าอยู่ในบริเวณท่ีไม่ใช่ cluster

ร ูปท ี่ 4.6 แผนภ ูม ิ 2 ม ิต ิของกรดอะม ิโน  ท ี่ม ิช ่องว ่างในบร ิเวณ ท ี่ไม ่ใช ่ cluster

A T I  N พ  K P I  A D Y T I  T L Y S  v u  R G D S P  A A T D D D 1  H N I  K P I  A D Y T I  T L Y S V L I R G D
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2 ซ่องว่าอยู่ในบริเวณที่ที่เป็น cluster

A T I N M K P I  A D Y T IT L T ffiV L I R G D 6 P A
ATDL N M  K P IA D Y T I  T L Y S D E W L I R O D

ร ูปท ี่ 4.7 แผนภ ูม ิ 2 ม ิต ิของกรดอะม ิโน  ท ี่ม ิซ ่องว ่างในบร ิเวณ ท ี่เป ็น  cluster

พบว่าในกรณีท่ี 1 แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน ท่ีมีซ่องว่างในบริเวณท่ีไม่ใช่ 

cluster ยังคงสามารถทบสอบฮอมอโลยีของลำดับของกรออะมิโนได้อยู่เนื่องจากแผน 

ภูมิ 2 มิติที่ได้ยังมีลักษณะคล้ายกันเพียงแต่มีการขยับหริอเลื่อนตำแหน่ง

ในกรณีท่ี 2 แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน ที่มีซ่องว่างในบริเวณที่เป็น duster ยัง 

คงสามารถทบสอบฮอมอโลยีของลำดับของกรออะมิโนได้อยู่เนื่องจากแผใ4ภูมิ 2 มิติที่ได้ 

แต่จะมีความยุ่งยากในการพิจารณาเนื่องจาก cluster ได้มีการเปลี่ยนรูปร่างไป
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โครงข ่าอประสาทเท ึอม

ในโครงการนี่ได้ทำการสร้างโครงข่ายประสาทเทียม สำหรับจำแนกชนิดของรูป 

แบบที่เกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 ตัว จำนวน 5 โครงข่าย จำแนกตาม 

จำนวน hidden layer

ผลท่ีได้จากโครงข่ายประสาทเทียมแต่ละตัวโดยใช้ test set จำนวน 2 ชุด ชุดละ 

50 ตัว นำมาเขียนกราฟผลรวมของความผิดพลาดกำดังสองผลเป็นดังนี้ 

test set ที 1 สมา’ซกใน test set มาจาก training set 100 เปอร์เซ็นต์

ร ูปท ี่ 4.8 กราฟ ระห ว ่างผลต ่างกำล ้งสองก ิบร ูปแบบท ี่ใช ้ท ดสอบ เม ี่อจำน วน  

hidden layer มขนาด 30 ด ัาหร ับ  test sew  1
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ร ูปท ี่ 4.9 กราฟ ระห ว ่างผลต ่างกำล ้งสองกบร ูปแบบท ี่ใช ้ท ดสอบ เม ื่อจำน วน  

hidden layer ม ีขนาด 40 ฟ ้าหร้บ test s e tr 1

0.00003 

0 .000025 

0.00002 
0.000015 - 

0.00001 

0.000005 -I 

0

I !■

'AA II J ร
y U y u  5 J \. V๚  /• !

10 20 30 40 50 60

{ปแบบ

ร ูปท ี่ 4.10 กราฟ ระห ว ่างผลต ่างกำลงสองก ้บร ูปแบบท ี่ใช ้ท ดสอบ เม ื่อจำน วน

hidden layer ม ีขนาด 50 ฟ ้าหรบ test seM 1
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ร ูปท 4.11 กราฟ ระห ว ่างผลต ่างกำล ้งสองก ํบร ูปน บบท ี่ใช ้ท ดสอบ เม ี่อจำนวน  

hidden layer ม ีขนาด 60 สำหร ับ  test setv 1
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ร ูปท ี่ 4.12 กราฟ ระห ว ่างผลต ่างกำล ้งสองก ้บร ูปแบบท ี่ใช ้ท ดสอบ เมอจำน วน  

hidden layer ม ีขนาด 70 สำหร ับ  test sew  1
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test sew 2 สมาชิกใน test set เป็นรูปนบบท่ี'ไม่1ได้สอน 50 ตัว

4  5  - ,

4  -

0 -I------ • - * ■ '1........- -  ---------T................T ........... .. ** I------------------ 1

0  1 0  2 0  3 0  4 0  5 0  6 0

J l i i i o บ

รูปที่ 4.13 กราฟระหวางผลต่างกำกังสองกับรูปแบบที่ใช ้ทดสอบเมี่อจำนวน 

hidden layer มืขนาด 30 สำหรับ test sew 2

4 5  -|

4  -

3 5  -

I 3'
๚  25-
I 2-I 15 -

0 5  -

0 -

0  ซ  2) 3ว 43 33 6D

ฟุนบช

รูปที่ 4.14 กราฟระหว่างผลต่างกำกังสองกับรูปแบบที่ใช ้ทดสอบเมี่อจำนวน 

hidden layer มีขนาด 40 สำหรับ test sew 2
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45 า
4 -i

0 10 20 30 40 50 60

ฟูนบบ

รูปที่ 4.15 กราฟระหวางผลต่างก0าล้งสองกบรูปแบบที่ใช ้ทดสอบเม ี่อจำนวน 

hidden layer มีขนาด 50 สำหรับ test setท่ี 2
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4 -

0 10 20 30 40 50 60

ฟูนบบ

รูปที่ 4.16 กราฟระหว่างผลต่างกำล้งสองกํบรูปแบบที่ใช ้ทดสอบเมี่อจำนวน 

hidden layer มีขนาด 60 สำหรับ test ร๙ที่ 2
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รูปที่ 4.17 กราฟระหว่างผลต่างกำล้งสองกํบรูปแบบที่ใช ้ทดสอบIมี่อจำนวน

hidden layer มีขนาด 70 จำหรับtest sew 2

ผลจากการนำค่าความผิดพลาดมาเขียนกราฟพบว่าในกรณชุดทดสอบที่ 1

จำนวน hidden ผลรวมค่าความผดพลาดกำลัง 2 

ใช้ test set ขุดที' 1

ผลรวมค่าความผิดพลาดกำลัง 2 

ใช้ test set ขุดท่ี 2

30 0-0.0005 0-4

40 0-0.00003 0-4

50 0-0.00003 0-4

60 0-0.00004 0-4

70 0-0.00004 0-4

ตารางท ี่ 4.2 ตารางแสดงผลรวมของความม ีดพ ลาดจำแนกตามในhidden layer 

ใน test sew  1 และ test sew  2

ในtest sew 1 พบว่าโครงข่ายประสาทเทียม มีค่าความผดพลาดในการจำแนกน้อยมาก 

ในtest sew 2 พบว่าโครงข่ายประสาทเทียมมีความผดพลาดในการจำแนกบางรูปแบบ 

มาก

ต่อไปจะพํจารณาความถูกต้องแม่นยำของการจำแนกรูปแบของแต่ละ hidden layer
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การพิจารณาความแม่นยำของโครงข่ายประสาทเทียมจะพิจารณๆจาก
, r «  _ r_  _  V จำนวนโปรตีนท่ีทำนายชนิดได้ถกต้องฝอรํเซนตความถูกตอง ะะ . -  โ -------- ---------X 100%จำนวนโปรตีนทีใช้ทดสอบทงหมด

แสดงดังตาราง
จำนวน hidden layer เปอร์เซ็นต์ความถูกต้องใน เปอร์เซ็นต์ความถูกต้องใน

ชุดทดสอบที่ 1 ชุดทดสอบที่ 2

30 100 86

40 100 88

50 100 86

60 100 92

70 100 92

ตารางท ี่ 4.3 ต ารางแ ส ด งเป อรแ บ ต ์ค วาม ถ ูก ต ้อ ง เท ีย บ ก ับ จำน วน  hidden 

layer ใบ แ ต ่test ร๙ที่ 1 แ ล ะtest setw 2

ซ่ึงนำมาเขียนกราฟได้ดังน

0 10 20 30 40 50 60 70 80

จำนวน hidden layer

ร ูปท ี่ 4.18 กราฟระหว ่างจำนวน hidden layer ก ับ เป อ เแ น ต ้ค ว า ม ถ ูก ต ้อ งใ น  

test set ช ุดท ี่ 1 และtest set ช ุดท ี่ 2

จะได้ว่า โครงข่ายประสาทเทียมที่มี hidden layer จำนวน 60 และ 70 ให้ค่า 

เปอร์เซ็นต์ความถูกต้องสูงสุด
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